分子系統樹の推定 (統計数理研究所 研究活動 (昭和６３年度 研究報告会要旨)) by 長谷川 政美 & Masami Hasegawa
140 統計数理 第37巻 第1号 1989
たると思われる．
               意識の国際比較方法論（III）
                                    鈴 木 達 三
 日本調査：1953年以来5年毎に実施した「日本人の国民性調査」の継続質問項目に，1978年実施の日
本・アメリカ比較調査の項目，1983年実施の日本・アメリカ・フランス比較調査の項目および1987年実
施のヨーロッパ調査（仏・西独・英）の共通項目を加え調査項目とした．調査項目（約80項目）のうち，
26項目は国際比較調査の質問文翻訳における問題を検討するために従来から使用している原日本語質
問文と，各国（英・西独・仏・米）で使用した質問文から再翻訳した質問文のA，B二本立ての調査票を
作成し，スプリット方式で調査した．調査は1988年10月に実施した．計画サンプル数は4500（A調査：
3096，B調査：1404），調査完了数は3282（A12265，B：1017）であった．また日米比較の項目について
1989年2月に検討調査（計画サンプル数2000，調査完了数1537）を実施した．現在，調査データおよび
資料を整理し共通ファイル作成中である．
 アメリカ調査：これまでの調査経験から，連鎖的調査方法を効果的に適用できるとともに，この連鎖
的調査方法の安定性および拡大を図るため，アメリカ本土における調査を実施した．調査項目は日本調
査およびヨーロッバ調査と共通に設定した．質問文の適否等について1988年9月にプリテストを実施
し，二，三の項目についてはアメリカの実情に則した変更を行ない10月3日～31日に本調査を実施し
た．調査サンプル数は1566（これは前回のアメリカ調査と同じ規模である）．
 ハワイ調査：1972年，1978年および1983年の調査実施により連鎖的調査方法の基礎が開発され，そ
の有効性が確かめられてきた．1988年には継続調査項目による連鎖的調査方法の安定性の確認および共
通項目を利用した効果的な適用（質問項目の組合せ）方法を考え，調査項目を選定した．調査はハワイ
州ホノルル市域（21選挙区から39選挙区まで）における1988年の選挙人登録簿より無作為抽出した標
本に対し1988年6月～9月（一部1989年2月まで）に実施した．調査完了数は509（うち，不良票7）で，
移転，死亡を除いた実質回収率は約60％であった．現在調査データおよび資料を整理中である．
 1987年実施のヨーロッバ調査の調査資料整備を行ない，1988年実施の日本・アメリカ両調査およびハ
ワイ調査の結果を含めた共通ファイルの構成について検討を進めた．予備的な共通ファイルを作成し，
全体的た比較分析計画を検討中である．1983年実施の日本・アメリカ・フランス比較調査の項目を利用
した5カ国の比較検討から，各調査結果は安定していることが確認された．
予測制御研究系
                  分子系統樹の推定
                                    長谷川 政 美
 蛋白質のアミノ酸配列データから分子系統樹を推定するための最尤法にもとづく方法を開発した
（Kishino，Miyata and Hasegawa（投稿準備中））．これはDNA塩基配列データを解析するために
Fe1sensteinによって開発された方法に近いものであり，進化速度が系統ごとに異なる場合でも真の系統
樹のよい推定を与えることができる（Fe1senstein（1981），Hasegawa andYとno（1984））．マルコフモ
デルにおけるアミノ酸置換確率行列としては，Dayhoff et a1・（1978）による経験的な行列を周し、・る．こ
の方法をミオグロビンのアミノ酸配列データに適用し，哺乳類，鳥類，ワニ類の間の系統関係を推定し
た．一般にはこの三者のうちでは鳥類とワニ類が近いとされているが，われわれの解析では哺乳類と鳥
類が近いというモデルが選ばれた．ただし，モデル間の対数尤度の差の分散まで考慮すると（Hasegawa
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and Kishino（1989），Kishino and Hasegawa（1989）），この解析から従来の説が棄却できるほ
どに強力な証拠ではたい．
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             時系列解析統合ソフトウェアの研究
                                    北 川 源四郎
 状態空間モデルの利用によって多くの時系列モデルを統一的に取り扱うことができる．とくに線形ガ
ウス型の状態空間モデルに対しては，カルマンフィルターの利用によりモデルの尤度計算，状態推定だ
とが容易に実現できることから，時系列解析のための統一的なソフトウェアの開発が可能とたる．
 線形ガウス型モデルの利用によって，定常モデルの最尤推定，長期予測，欠測値の補間，非定常時系
列の季節調整，時変スペクトルの推定，信号抽出などが可能となる．
 数値計算により実現される非線形非ガウス型状態空間モデルの状態推定の平滑化公式を利用すれば，
構造変化，パラメータのジャンプや異常値の検出，非ガウス型季節調整，ピリオドグラムの平滑化，離
散系列の平滑化，非線形システムの解析などが可能とたる．
 非ガウス型状態空間モデルの平滑化に対しては，二方向のフィルタリングにもとづく次の公式が得ら
れた．
              力（κ、1ム）㏄力（κ、1γ。）力（γ”十工1κ、）
ただし，γ”≡ly・，．．．，ツ、｝，γ州≡｛y、・・，．、．，ハ｝で，右辺第2項の長期予測尤度は逆方向のフィルタリ
ング
             カ（γM1州）＝力（〃1舳）
力（γη・・1ル）一∫力（舳1ル）力（γη・・1伽・！）・ル・・
             力（γ”1κ。）＝力（y，1κ。）力（γn＋11κ。）
により計算できる．この公武は割り算を含まないことから，従来の公式より安定で，ガウス和近似への利
用も考えられる．さらに，この公式から，平滑化のためには力（κ、1γ”）からん、。1の事前分布力（κ、。、1γ、）
を定める手続きさえ定めればよいことがわかる．この新しいモデル構成法を用いれば，数値的平滑化法
において最も計算量を要するコンボリューションの計算をさけることができる．
